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Phylogenetic relationship of six genera of the Coliadinae[] Lepidoptera[ | 


Pieridae|] in China based on partial sequences of EF-1a and СО [[ genes 
LIU Xiao-Yan[] WU Xiao-Bing' [] ZHU Li-Xid] Anhui Provincial Key Laboratory of Conservation and Use of 
Important Biological Resources[] College of Life Sciences] Anhui Normal University[] Wuhu[] Anhui 2410000 
China] 

Abstract[] The phylogenetic relationships among 9 species in 6 genera of butterflies belonging to the subfamily 
Coliadinae were explored based on the partial sequences of EF-1d] about 648 bp[] and CO [I[] about 504 bpi 
genes. There were 261 variation sites and 151 parsimony-informative sites[] and a 77.3% A + Т bias in 1 152 
bp nucleotides of the combined sequence of the EF-la and CO I] in the species examined. Molecular 
phylogenetic trees were constructed by using maximum parsimony] MP[T] maximum likelihood] МІП and 
bayesian inferencd] ВІО methods. The results suggested that Eurema was a primordial genus of Colidinae[] 
which was differentiated earlier than other genera. According to the phylogenetic tree[] Colias and Catopsilia 
were located in a sister group and had a close relationship. Whereas[] Gonepteryx had an uncertain relationship 
with the sister group of Colias and Catopsilia . The inferred molecular phylogeny in the study did not support 
the traditional classification of Coliadinae based on morphology. ЕѕресіаПу0 this study supported the viewpoint 
that the earliest. genus differentiated from ingroup was Eurema[] but not the sister group of Colias and 
Catopsilia . 
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Table 1 Sources of samples and DNA data 
GenBank П О О 
ПП UU 0000 0000 GenBank accession no. ШШ 
Species Code Collection location Collection date References 

CO ЇЇ gene EF-1a gene 
ППППП 0000 Я 
Eurema hecabe KB Wuhu[] Anhui 2006.07 EF068257 AY870587 Braby et al [] 20060 
00000 UD 
Colias erate 9 Chuzhou[] Anhui 2006-06 EFIE EFOTUGUS 
00000 UD 
Dercas lycorias HJ Ya an] Sichuaii 2005.06 EF068258 EF070609 
ПППП 00000 
Dercas uerhuelli 5 Ganlanba[] Yunnan 200502 EF068259 EF070611 
00000 UD 
Eurema laeta Jo “Huasa qiwata: 2006.07 EF068260 EF070612 
000 0000 x 
Gonepteryx rhamni Gr Huangshan[] Anhui 2005:07 EF068261 AY870568 Braby et al П 20060 
00000 00000 
Catopsilia pyranthe LH Canlanba[] Yunnan 2004.05 EF068263 EF070610 
000000 00000 ; 
Catopsilia: pong: QF Сашаны ада 2004.05 EF068264 AY870569 Braby et al П 20060 
HD 0000 ° 
Gandaca, harina CH Jinghong[] Yunnan 2005.09 EF068262 AY870514 Braby et al [] 20060 
I БП 2 " AY457572 ` AY457603 * Zakharov et al П 2004[] 
Papilio bianor 
* ПП] П [] 0 GenBank. The sequences were downloaded from GenBank. 





606 000 0 Acta Entomologica Sinica 50 0 





1.2 ПП 
1.2.1 0000000000000000 2-30 
ПШ ПП DNALI 000000 Zimmermann [T] 20000 
ПППШПППШППППППППП a48hLl Lu 
0000000000 5 mmd/L Tris-HCI[P5 mmol/L 
NaCI[] pH 8.0025 mmol/L EDTA [0.1% $05010 O 0 
0000 210 20 mg/mL[] ПП КОО 55%0 0 
ШППППШПППШППШПППШП 20 0000000 
00 DNAIDNA 00 0 70%0 000000000 
ПП зоа 000 0- 20%000000000600 
ШППППППППШПППП ecRO D UO D UD 
00000000 bNAL 000 
1.2.2 PCR[I BL] B. B] D. D] U co ILE] D DI D. U UU 
000000000 000000 ШЕУ 5- 
GAGACCATTACTTGCTTTCAGTCACT -3'[] PATRICK[] 5'- 
CTAATATGGCAGATTATATGTATTGG-3'[] Caterino and 
Speding]l999(T]] 0 000000000000 
ОМА mitochondrial РМА00 CO ПО 00 O 650 00 
О 0 EF-1a 0000000000 Ü GenBank [| O [| 
UIIUDUDUDUUUDUUUDUDGUUuDUuunlilEr- 
la-F2[] САСААССААССССАССАААТП  EF-Ia-R2[] 
ТСТТССАСАССТТССТССТСП 0 760 00 0000 
0 ЕЕ1%ПОООООШОООООООООО 
000000000 

00000000 a pp 0 00 10 њој. 
Tris-HQI] рН 8.30050 mmol/L KCI[]l .5 mmol/L МеСЬ[] 
0.001%[] 0 0100 pmol/L dNTPS[II] O O 0.25 pmol/ 
LDI U Taq DNA O O D] C]. DNA B O 301 00 Со 
ШШППППППППШПП 94©П ПП 1 мр 
9A*C[] 0 1 min [ H5 C [| 0 1 min 30 S/2?C[] 0 1 min 
15 10 60000000 94%0 0 1 min[51 C [J] 
П 1 min 30 %_172%<0 O 1 min 15 sO O 360000 
0000 72% DI 5mh ПП ЕЕ-«ППППП 
0000000 95<[] 00 2 а 5%0 0 1 min[] 
55% ~ 51%0 0 1 ља 2 € ПП 2а O 320 
0000000 72%00 5 ма PCR[] ] 1.0% 
О00000000000000 рм 00600 
000000000 РСАППППП 1.0%0 Ú 
ППППШПШШПППППШШПШПШППППППП 
00 ОХАППППШПП 
1.2.3 PCRO D] D] D. U LI ПШ ППЕЕ-«ППП 
ППППППП РСЕПППППШПППЇППППП 
ПШ 2%ППППППППППППППППШ 
000 760 bp[] ОХАППШ ОХАШППШППП 


[I] TaKaRa[] D. UD 00000 DNA LH] D UD ПП 
uuu 
1.3 [EL ELE] EL EL E] E] EL D. DL ET D E] 
ШПШШПППП 90000 СОШПППППП 
О 5000 Er-1« 0 0 DH] D] D. ПШ П GenBank [| 
00000 40000 E£F-1a 0 0 0 000 1ШП 
NCBII] LL 0 Bat0O0O000000000000 
ОО0ОШоОоОоОоООоОооооШоооооо 
ОШО ClustalX] 1.800 OO Thompson et аі. 19970 
ШШППШШПШПППШПППШППППППШПППППП 
Kimura-2 [] 0 00 O Мега2.[] Kumar et al . [200100 
ШШПШШПШПППШПППШППППШППШПППШП 
ПППППП AUmTIGDCIU D D D DU D. D DE. U D. U 
DU O O Papilio bianor П O O 00 O PAUPA.0b10 
O Swofford[|2002[] O O O O 00 maximum parsimony 
МР 0000000 МРППППШППППШШПШПШП 
000 1:10 12:13П000000000000 
ОООО 0ООоОоооооо0о0о0 0 010 
ШШШПШПШППППШПИПШППШППШППП MP 
Bootstrap 1 0000 П00О0О0000ШООООО 
0000 12:13 00000 МЕСАЗ. 10 D D LU 
Tamu-Nei П О0О О0О0ОООДООООООО 
PAUP1.0b10 [] O0 D) D) O О П maximun likelihood[] 
МИШ D. HKYs5 D] 0000000 100000 
ПП ПП П О O MrBayes3.0b4[] Ronquist and 
НиеіѕепЬеск 2003001 D 0 0 ®ППШП 4000 
ПОП ОО D Modeltest 3.06] Posada and Crandall[] 
199800 90000000000 стк+1+ 60 
ПШППШПППППШ ПП 2000000 [D 1000 
UU E ELEEDET А ЕЕЕ: 
ШШППШППППШПИППППП 50 000000 
ПППШПШП ШП ПП bayesian tree I] 


2 00 


2.1 0000 

[] РАПР4.ОЫ0ОППП CO TTE] ПП EF-1a 0 0 
ПП DU РНТП 00 00 U О partition homogeneity 
esi ET] D ПШППШПППШПШШПШПШШПШР= 
0.22»0.080)0L D HHDDDDDDDDDDDD 
O00000 Mega2.1 0 D] [LT] 0 Kimura-2[] O O CO 
ПОО О ЕК-«ПППШППШПШППППППП 
üugdggpBaumiuBilDuuul/tuulutbüu 
ПШП 2Ш 





60 О0000000000000 000 coll Е 000000000000 000000000 697 






































02 00000 90100 








СО + EF-1o [] 0 0 0 Kimura-2 [] 0000 
Table 2 Pairwise distancé] below diagonal[] and the numbers of nucleotide transitions/transversion$] above diagonal[] 
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for mitochondrial CO І апа ЕЕ-10 partial genes of 9 species of Coliadinae from China 





KB JJ LH QF GF BY HJ TF GH 

KB 63/32 58/43 56/45 64/48 59/48 57/51 64/50 57/53 
JJ 0.095 62/54 61/55 55/50 65/52 57/61 55/60 58/57 
LH 0.101 0.116 1/3 34/25 34/32. 41/43 39/42 42/43 
QF 0.102 0.116 0.003 33/28 33/35 39/45 40/45 41/44 
СЕ 0.112 0.106 0.059 0.061 43/34 53/37 57/38 49/37 
ВҮ 0.108 0.117 0.066 0.068 0.077 52/43 55/47 44/45 
HJ 0.109 0.118 0.084 0.085 0.090 0.095 32/17 49/53 
TF 0.114 0.115 0.081 0.085 0.095 0.103 0.049 55/56 
GH 0.111 0.115 0.085 0.085 0.086 0.089 0.102 0.111 
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Fig. 1 Те substitution saturation analysis of mitochondrial COIT 
and EF-1o partial genes of 9 species of Coliadinae from China 
750 0 0 Transition] TVO O O Transversion. 
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Fig. 2 MP tree based on combined data of CO 1 gene and EF-1o partial gene sequences 
UUDUDDUDUDUDUDDUDUD MPDMLI seimmgapnagaggagpadaatutu 
The three numbers above each branch of the phylogenetic tree are the support values constructed by using MP[] ML and BI methods respectively. 


шоо Ш998ШПППППППППППППП 
üugggggaggugguaguacdatuttlul 
0000 в.,00 6 0000000000600 
EET АЕ ВЕДА ЕЕЕ: 
ППШППП в,,0000000000000 
0000000000 в,.0000000000 
000#00000 
00000 6ППППППППШПИШППП 
0 ЕК-1«П СОШПППППППППППШП 
MPDML[] ВПППШПППППШП 20 
ШППППППППППШ 20000000 
ШППППШПШПППП 5ПППШППШШШП 
ПППППППППППШПППППШПИЇППП 
ПППШПШППППШППШППП 50000000060 
00000000 200000000 2000 
D00000 000C00000 0 Ш <50%Ш 
Kimball [T] 1999 0000000000 50%0 
ШППППППППШШПППШПППШШПШЇППЇПШП 
ШПППППППППППППП2ППППППП 
000 30000000000000 0 #000 
ШППППППППШПППШШПИПШШПШЇПП3э3ПП 
ШПППШПШПЯПШППППППШШПП 
ПППППППППП Braby DID 20060 
ПППППППППППППППППШИШПШПП 
ППШШПППППППППППШППППППППП 
000 Braby Ш 20060 0000000000600 
ПППШПППППШШПППППППЇПЇЇПШПП 
ШПШППППШШПШПППППППП ПШ <50%ШП 
ШППППППППППППППППППППШП 
00000000 
ШПППППППППППППШПШПП Klots 


О 19330 000000000ОООО О Kots O ПП 


uügggagaggaudgtedateaen dut udt uut 
üugguamggagagaguaguauu 20000 
О0000ШОО 400000Ш000000 
000000 400000000000000 
0#0000000000002000000 
ППШПППППППППППППППШЇЇПП 
000 ШП вау 200600 000000000 
ШПППШППППППППШППППППППШП 
0000000 eg 19330 000000000 
DO00O0O0O0OCO0OCOOOOOCO0O00000 
l] Окі 193300 00000000000000 
ППППППППППШ 20000000000 
uuu 40000000000000 0000 
ПШПШППППППППППШШППШППЇПЇЇПШПП 
üugggagaggugauggguugugauurt 9010 
000000000 100000000000 
uggagagggaagmudglalacutututs»-2tu 
ugaugaauta uasa etridtt 
uuaatgaiaddaduedattui dti ttt 
uggamgmugaagguuetrtlutletbtl 
üugggaggigdgeasagumuauaguguttü 
üuggaamggugagguedettttldettul 
000000 

uggugaggagugagauamugut 
ПППППППШППППШПППППППИЇППП 
00000000 кы 19332000000000 
ШППППЦППППППППППППППППШП 
ППППППППППШШПШШПШПППППППШП 
О000ШОШоОШоООоОоОШоОоОоооо 
ПППППППП 





6П ПППППШППППППППППП СОПП ЕЕ-«еППППППППППППШППППШШППП 609 





0 0 0 ПП References[] 


Braby МЕЈ 2005. Provisional checklist of genera of the Pieridae 
П Lepidoptera[] Papilionidae[]. Zootaxa[] 8320 1 — 16. 

Braby МЕП Vila R[] Pierce NE[] 2006. Molecular phylogeny and systematics 
of the Pieridad] Lepidoptera[] Papilionoidea[T] higher classification and 
biogeography. Zool. J. Linn. Soc.[] 147[] 239 - 275. 

Caterino MSO Sperling FAH[] 1999. Papilio phylogeny based оп 
mitochondrial cytochrome oxidase | and [| genes. Mol. Phylogenet . 
Evol .[] 110 122 - 137. 

Chew FS[] 2006. The green-veined white[] Pieris napi L.[[] its Pierine 
relatived] and the systematics dilemmas of divergent character sets 

П Lepidoptera[] Pieridae[]. Biol. J. Linn. Soc.[] 880 413 - 435. 

Cho S[] Mitchell Ар Regier JCO Mitter СП Poole RW[] Friedlander TP[] Zhao 
SO 1995. A highly conserved nuclear gene for low-level phylogenetics 
elongation factor-lo recovers morphology-based tree for heliothine 
moths. Mol. Biol. Evol.[] 120 650 — 656. 

Chou 10 1998. Classification and Identification of Chinese Butterflies. 
Zhengzhou[] Henan Scientific and Technological Publishing House. 24 — 
290 0. 0 01998. 00000000. 00000000600 
00. 24-290 

Christopher САП George RZB[] 1999. Molecular апа morphological evolution 
in the south-central Pacific skink Emoia tongana [] Reptilia[] 
Squamata[[] uniformity and human-mediated dispersal. Aust. J. 
Zool .[] 47[] 425 — 437. 

Ehrlich PRO 1958. The comparative morphology[] phylogeny and higher 
classification of the butterflies[] Lepidoptera[] Papilionoidea[]. Univ. 
Kansas Sci. Bull .[] 39[] 305 — 364. 

Ellers J] Boggs СЩ] 2004. Evolutionary genetics of dorsal wing colour in 
Colias butterflies. J. Evol. Biol.[] 170 752 - 758. 

Kim К/П Jansen RK[] 1998. A chloroplast DNA phylogeny of lilac$] Syringal] 
Oleaceae[T] plastome groups show a strong correlation. with crossing 
groups. Amer. J. Вог. 8B| 900 1 338 – 1 351. 

Kimball ВТО Braun ЕЩ] Zwartjes PW[] 1999. A molecular phylogeny of the 
pheasants and  part-ridges suggests that these lineages аге not 
monophyletic. Mol. Phylogenet. Evol .[] 110 38 — 54. 

Kinght A[] Mindell DP[] 1993. Substitution bias] weighting of DNA sequences 
evolution[] and the phylogenetic positions of Fea' s viper. Syst. Biol.[] 
49 10 18 - 31. 

Klots AB[] 1933. A generic revision of the Pieridad] Lepidoptera[] together 
with a study of the male genitalia. Entomol. Am .[] 12[] 139 — 242. 

Kumar S[] Tamura КО Jakobsen IB[] Nei МО 2001. MEGA2[] Molecular 
evolutionary genetics analysis software. Bioinformatics] 1 12[[] 1 244 
- 1245. 

Monteiro АП Pierce МЕ 2001. Phylogeny of Bicyclus [] Lepidoptera[] 
Nymphalidae[] inferred from CO | [] CO 1 О and EF-1o gene sequences. 





Mol. Phylogenet. Evol .[] 18[] 264 — 281. 

Normark BB[] 1999. Evolution in a putatively ancient asexual aphid lineage[] 
recombination and rapid karyotype change. Evolution[] 5B] 500 1 458 – 
1 469. 

Normark ВВО 2000. Molecular systematics and evolution of the aphid family 
Lachnidae. Mol. Phylogenet. Evol. 18] 1[T] 131 — 140. 

Pollitt JR[] Fortey КАП Wills МАП 2005. Systematics of the trilobite families 
Lichidae Hawle & Corda[] 1847 and Lichakephalidae Tripp[] 1957[] the 
application of bayesian inference to morphological data. J. Syst. 
Pal .0 B ЗШ 225 - 241. 

Posada D[] Crandall КАП 1998. MODELTEST[] testing the model of DNA 
substitution. Bioinformatics[] 14[] 817 — 818. 

Ronquist F[] Huelsenbeck JPO 2003. MrBayes3[] Bayesian phylogenetic 
inference under mixed models. Bioinformatics[] 190 1 572 – 1 574. 

Simon СО Frati АП] Beckenbach АП Crespi ВО Liu НО Flook PO 1994. 
Evolution[] weighting] and phylogenetic utility of mitochondrial gene 
sequences and a compilation of conserved polymerase chain reaction 
primers. Ann. Entomol. Soc. Ат. 870 651 – 701. 

Swofford DI[] 2002. PAUP ” Phylogenetic Analysis Using Parsimony[] and 
Other Methods [[] Version 4.0b10. Sunderland МАП Sinauer 
Associates. 

Thompson JDU Gibson TJ[] Plewniak ЕП Jeanmougin ЕП Higgins DCO 1997. 
The ClustalX windows interface[] flexible strategies for multiple sequence 
alignment aided by quality analysis tools. Nucleic Acids Res.[] 24[] 
4 876 – 4 882. 

Venables BAB[] 1993. Phylogeny of the white and sulphur butterflies 

[] Pieridae[]. Dissertation project proposal. Made available by Dr R. К. 
Robbins[] National Museum of Natural History[] Smithsonian Institution. 

Wang BQ[] Porter AH[] 2004. Ап AFLP-based interspecific linkage map of 
sympatrid] hybridizing Colias butterflies. Genetics] 1680 215 — 225. 

Zakharov EV[] Caterino MS[] Sperling FAL] 2004. Molecular phylogeny[] 
historical biogeography[] and divergence time estimates for swallowtail 
butterflies of the genus Papilio[] Lepidoptera] Papilionidae[]. Syst. 
Biol .[] 58 200 193 - 215. 

Zhu LX[] Wu ХВО Yan РО 2006. Molecular phylogenetic relationships among 
four species of Bhutanitis|] Lepidoptera[] Papiliondae[] based on partial 
CO] gene sequence. Acta Zootaxonomica Sinica[] ЗЮ 100 25 - 30. 

ШППППШПП ШП 0006. 00 СОЇПППППППППП 
ШПППШПШПШИПШПППППППШПППШПППЇППП. 
0000000380 100 25 -300 

Zimmermann МО Wahlberg № Descimon № 2000. Phylogeny of Euphydryas 
checkspot butterflies [] Lepidoptera] Nymphalidae [] based оп 
mitochondrial DNA sequence data. Ann. Entomol. Soc. Ат. 930 
347 – 335. 





uui 


